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愛知県奥三河地域で発見された日本初記録の Buldowskia shadini 
 Buldowskia shadini, the first record in Japan 
from Okumikawa, Aichi Prefecture 
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Molecular phylogenetic analyses were conducted for Anodonta individuals from Okumikawa, Aichi 
Prefecture, Japan. Mitochondrial DNA sequences of these individuals were nearly identical to those of 
Buldowskia shadini that occurs from the Amur River basin in Russia, northeastern China, and Mongolia (Buir 
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登録番号は，International Nucleotide Sequence Databases（INSD）のアクセッション番号を示す． 



















フネドブカイ Anemina arcaeformis 
和名未定
カタドブガイ
























30 個体程度の採取をし，このうち任意の 17 個体の殻
長，殻高，殻幅を計測し，さらに相対的に殻形態の異
なる 3 タイプ 6 個体の遺伝子分析を行った．煮沸して
殻部から取り出した軟体部の斧足の一部（数 mg）を
切り取り，Tissue Genomic DNA Extraction Mini Kit
（FAVORGEN, PingTung）で全ゲノム DNA を抽出
し，そこからポリメラーゼ連鎖反応（PCR）により
COI 遺伝子の一部（655bp）を増幅した．PCR には，
LifeECO ver2.0（Bioer Technology, Hangzhou）を用
い，PCR酵素には SpeedSTAR HS DNA Polymerase
（タカラバイオ株式会社, 滋賀）を使用した．遺伝子
領域の増幅には，ユニバーサルプライマーである
LCO1490 と HCO2198（Folmer et al., 1994）を用い
た．反応条件は，94℃1 分の加熱後，98℃5 秒/50℃15
秒/72℃10 秒を 30 サイクル，72℃30 秒で行った．PCR
産物を ExoSAP-IT（Affymetrix, CA）で処理した後，
BigDye Terminator v3.1 Cycle Sequencing Kit
（Thermo Fisher Scientific, MA）を用いて蛍光ラベ
ルし，Applied Biosystems 3500xL Genetic Analyzer
（Thermo Fisher Scientific, MA）により塩基配列の
解読を行った． 
証拠標本（エタノール漬けの軟体部と抽出 DNA）
は， SDNCU（ The Specimen Depository of the 










































ガイ類 6 個体の標本につき，新たに COI 遺伝子の塩基
配列を解読した．これに，日本を含む極東地域のイシ
ガイ科二枚貝類の遺伝子分析による最新分類が示され






Buldowskia shadini (Moskvicheva, 1973)とほぼ同一
であった（図 1）．これらの個体は，日本産ヒガシタブ
ネドブカイ Buldowskia kamiyai Sano, Hattori and 
Kondo, 2020 や日本およびロシア産カタドブガイ
Buldowskia iwakawai (Suzuki, 1939)とは塩基配列
に顕著な差異が認められ，韓国，中国，および日本産
フネドブガイ Anemina arcaeformis (Heude, 1877)と
はさらに離れたクレードに位置づけられた（図 1）． 




イプ 3]の概ね 3 型に同定できた（図 2）．タイプ 1 は，
卵形で後縁が円く，殻長 79~88 mm，殻高 49 ~58 mm
程度でよく膨らむ．殻頂部は背縁より高く盛り上がる．
17 個体のタイプ 2 は，輪郭がフネドブガイ Anemina 
arcaeformis によく似ており，タイプ 1 より殻長方向
に長く，よく膨らむ．殻長 83~107 mm，殻高 51 ~63 
mm 程度．タイプ 3 は，タイプ 2 より膨らみが弱く，
より長卵形である．ただし，これらの 3 型に区別でき
ない中間的な個体も存在していた．17 個体の殻長，殻










（2020）で使われた Buldowskia shadini 標本の特徴
と直接比較する分析をまだ行っていない．しかし，
Bolotov et al.（2020）に示された Buldowskia shadini
標本（ホロタイプ標本を含む）の写真と比較したとこ
ろ，それらは今回の標本の 1型であるドブガイ型ドブ


























タガイ Beringiana japonica (Clessin, 1847)やドブガ
イ Sinanodonta cf. woodiana (Lea, 1834)などに誤同
定される可能性が少なからずあることが示唆された． 
遺伝子分析の結果によれば，今回発見された溜め池
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表 2． Buldowskia shadini の計測値 
 
 
No. 殻長 殻高 殻幅 型
① 87.7 57.8 45.1 ドブガイ型
② 79.9 52.4 38.9 ドブガイ型
③ 79.2 49.3 41 ドブガイ型
④ 106.9 62.5 48.2 フネドブガイ型
⑤ 115.2 63.3 46.1 タガイ型
⑥ 107.4 60.1 43.1 タガイ型
7 78.7 52.3 40.5 ドブガイ型
8 82.8 51.3 40.4 フネドブガイ型
9 83.4 51.9 38.6 フネドブガイ型
10 79.1 51.1 39.6 タガイ－フネドブ型
11 102.5 57.8 42.1 タガイ型
12 97.5 62.2 46.5 ドブガイ型？
13 87.4 52.4 38.2 フネドブガイ型
14 109.8 58 41.5 タガイ型
15 105.6 58 46.6 フネドブガイ型
16 99.7 58.3 44.9 フネドブガイ型
17 102.9 58.1 41.8 タガイ型
平均 94.5 56.3 42.5
最大 115.2 63.3 48.2
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